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Resumen 
La diversidad genética de los maíces criollos e indígenas en Colombia se ha analizado 
solamente sobre dos poblaciones, una en la década del 50 y otra en el 2008, que 
representan casi la totalidad de las razas cultivadas en el país. Para determinar el grado 
de diversidad presente, se empleó la metodología de marcadores de tipo RAMs 
(Random Amplified Polymorphic DNA), que permitieron conocer un aumento significativo 
en la población del 2008 (He=0,208), como también en algunas razas (Montaña 0,297; 
Común 0,298; Puya 0,293; Sabanero 0,291; Costeño 0,29) que conforman dicha 
población. Los valores de He evaluados indican los procesos continuos de mejoramiento 
y selección dados por las comunidades campesinas e indígenas, lo que ha permitido la 
acumulación de caracteres y genes de interés. El análisis de varianza molecular reafirma 
el hallazgo anteriormente mencionado, indicando que gran parte de la variación genética 
es de tipo interracial. Por otro lado, los análisis de diversidad genética permitieron 
establecer los departamentos con mayor diversidad genética de maíces criollos e 
indígenas en Colombia. 
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Abstract 
The Genetic diversity of Colombian races of maize has been analyzed in just two 
populations, one on the Fifties and the other in 2008, which represents almost the whole 
races growth in the country. In order to determinate the present level of diversity the 
RAMs (Random Amplified Polymorphic DNA) methodology was used, which led to the 
identification of a significant increase in the recent population (He = 0.208), as well as in 
some races (Montaña 0.297; Común 0.298; Puya 0,293; Sabanero 0.291; Costeño 0.29) 
which conform the population. The assessed values of He indicated the continuous 
improvement and selection processes over time given by local and indigenous 
communities, which has allowed the accumulation of characters and genes of interest. 
The analysis of molecular variance reaffirmed the above finding, indicating that much of 
the genetic variation is interracial. On the other hand the analysis of genetic diversity 
allowed establishing the departments with greater genetic diversity of maize races in 
Colombia. 
 
Keywords: Zea mays L., races, RAMs 
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 Introducción 
En Colombia, así como en otros países americanos, las condiciones climáticas y 
geográficas han propiciado el desarrollo del cultivo del maíz en diferentes regiones 
naturales, en alturas desde los 0 msnm hasta más allá de los 3000 msnm. Este amplio 
rango de adaptabilidad que posee hace que los 87 grupos indígenas, afrocolombianos y 
campesinos de la nación lo utilicen en todas sus formas posibles, además de permitir la 
existencia de poblaciones genéticas, denominadas razas, que se distinguen entre sí. 
Estudios realizados permitieron identificar y clasificar para Colombia 23 razas de acuerdo 
a las siguientes categorías: primitivas, probablemente introducidas e híbridas 
colombianas (Roberts, Grant, Ramírez-E, Hatherway, & Smith, 1957). Entre ellas, el maíz 
Zea mays L. es una de las especies vegetales más empleadas por el hombre en el 
mundo, especialmente en áreas mesoamericanas y suramericanas. Pertenece a la 
familia de las Poaceae (Graminae), tribu Maydeae, y es la única especie cultivada de 
este género (Paliwal, Granados, Lafitte, Violic, & Marathee, 2001). Por su naturaleza 
alógama, presenta una gran diversidad genética que ha sido la base para una continua 
selección de factores bióticos y abióticos en programas de fitomejoramiento.  
En la actualidad es de gran importancia realizar un inventario para determinar el grado de 
diversidad presente en las razas colombianas de maíz, por lo que este trabajo tiene como 
objetivo evaluar el grado de variación genética mediante el empleo de marcadores 
moleculares tipo microsatélites amplificados al azar (RAMs) en dos poblaciones 
colectadas en diferentes fechas: colección 1950 y colección Unal/ICA 2008, esta última 
colectada siguiendo el patrón de muestreo del 1950. 
 
 
  
1. Marco Teórico 
1.1 Clasificación taxonómica del maíz 
 
El maíz Zea mays en su forma cultivada, así como sus parientes silvestres, los teocintles, 
se ha clasificado desde el sistema natural de Linneo dentro del género Zea, 
perteneciente a la familia Graminae o Poaceae, que incluye también a importantes 
cultivos agrícolas como el trigo, el arroz, la avena, el sorgo, la cebada y la caña de 
azúcar (Bianchi, Lorenzoni, & Salamini, 1989).  
 
Con base en caracteres de la espiga o inflorescencia masculina, el género Zea se ha 
dividido en dos secciones: Luxuriantes y Zea (Doebley & Itis, 1980). La sección 
Luxuriantes agrupa cuatro especies: los teocintles perennes (Z. diploperennis y Z. 
perennis) y los anuales (Z. luxurians y Z. nicaraguensis) (Iltis & Benz, 2000). La sección 
Zea se circunscribe a una sola especie (Z. mays), dividida en cuatro subespecies: el maíz 
(Z. mays ssp. mays) y los teocintles anuales (Z. mays ssp. mexicana, Z. mays ssp. 
parviglumis y Z. mays  ssp. huehuetenanguensis) (Sanchez, Kato, Aguila, Hernandez, & 
Lopez, 1998) (Tabla 1). 
 
Tabla 1.  Clasificación taxonómica del maíz (Bianchi, Lorenzoni, & Salamini, 
1989). 
Descriptor Epíteto Observación 
Reino Plantae Seres orgánicos multicelulares con 
“habilidad” para generar sus propios 
nutrientes mediante la fotosíntesis. 
División Magnoliophyta Árboles, arbustos o hierbas. Hojas 
caducas o persistentes, generalmente 
bien desarrolladas y diferenciadas en 
limbo y pecíolo. Flores hermafroditas o 
unisexuales, generalmente con 
periantio. Primordios seminales 
encerrados en carpelos. Semillas 
desarrolladas en el interior de un fruto. 
 
4 Evaluación De La Diversidad Genética En Las Razas Criollas E Indígenas De Maíz En Colombia Mediante 
Marcadores Moleculares Tipo RAMs 
 
Tabla 1.  (Continuación) 
 
Descriptor Epíteto Observación 
Clase Liliopsida Clase que consiste en cerca de 60.000 
especies de angiospermas. A menudo se 
refiere como las monocotiledóneas - 
monocotiledóneas, para abreviar. Los 
primeros fósiles de monocotiledóneas son 
conocidos desde principios del cretácico. 
Cinco subclases han sido reconocidas, 
aunque la clasificación monocotiledónea 
ahora se está reorganizando. 
Subclase Commelinidae Nombre de un taxón asignado a la 
categoría taxonómica de clase, que en la 
clasificación de cronquist (1981-1988) 
coincide con la circunscripción de las 
monocotiledóneas. 
Orden Poales El orden poales se caracteriza por 
presentar plantas herbáceas o un tanto 
leñosas. Poseen cristales de sílice en su 
epidermis. Las hojas son alternas o 
arrosetadas, enteras, lineares y sin pecíolo 
pero con base envainadora y con lígula y 
nervaduras paralelinervias. 
Familia Poaceae Origen etimológico del nombre de la 
familia. El nombre del género tipo, poa, 
proviene de la palabra griega que define a 
los pastos o plantas de forraje (freire fierro, 
2004). 
Genero Zea Género que comprende varias especies de 
gramíneas de origen americano, de las 
cuales la única que cuenta con valor 
económico es zea mays ssp. Mays 
Especie Zea mays Z. Mays ssp. Mays, z. Mays ssp. Mexicana. 
 
1.2 Origen y distribución 
 
A pesar de todos los estudios que se han realizado sobre el maíz, en la actualidad no ha 
sido posible la identificación de un sitio geográfico exacto de origen. Sin embargo, se 
cree que su centro de origen y domesticación se dio al sur de México a partir de la 
evolución progresiva de teocintle (Z. mays ssp. Mexicana) (Wellhausen, Roberts, & 
Hernández, 1951) hace unos 6.000-10.000 años (Matsuoka, y otros, 2002; Sevilla & 
Holle, 2004). Generalmente se acepta su evolución a partir de la transformación de 
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antepasados silvestres como la gramínea (Gallinat, 1979). Las culturas indígenas 
precolombinas que se asentaron en el neotrópico establecieron una relación de 
interdependencia hombre-maíz, que se mantiene hasta nuestros días en comunidades 
tradicionales e indígenas (Caetano, 2003). 
 
La evolución que ha tenido el maíz es de gran importancia, ya que gracias a ello se han 
acumulado características nuevas, exóticas y favorables que actualmente se utilizan en 
la agricultura moderna (Vigoroux, Glaubitz, Matsuoka, Goodman, Sánchez, & Doebley, 
2008). Su distribución se ha dado a lo largo de América del Norte y América del Sur, por 
lo que su expansión lo ha adaptado a diversos climas y tipos de suelo; desde los 
desiertos hasta las alturas de los Andes. Durante la expansión del maíz, diferentes linajes 
de maíz adquirieron características genéticas y morfológicas distintas (Vigoroux, 
Glaubitz, Matsuoka, Goodman, Sánchez, & Doebley, 2008).  
 
1.3 Domesticación y diversificación del maíz 
 
En la actualidad encontramos el cultivo de maíz por todo el continente americano, lo que 
demuestra que el proceso de mejoramiento ha sido direccionado por las necesidades del 
hombre. La aparición y desarrollo de la agricultura, así como el creciente aumento de las 
culturas de los pueblo americanos permitieron la dispersión de las semillas de maíz fuera 
de los centros de origen, pues son precisamente los grupos de humanos los que inician 
el proceso de domesticación de las principales especies cultivadas, incluso en la 
actualidad, mediante la selección continua (Olsen & Gross, 2008; Vigoroux, y otros, 
2008).  
 
Este proceso de domesticación ha contribuido a la diversificación del maíz: a través del 
proceso de selección, la búsqueda de caracteres genéticos y fenotípicos ha permitido el 
aumento de la diversidad genética, que a su vez es responsable de la amplia adaptación 
a diversos climas y suelos. La diversidad en el cultivo del maíz, especialmente en las 
razas, se ha mantenido a través de los años principalmente por la dinámica en los 
métodos tradicionales aplicados y la interacción de los agricultores con el recurso 
(Vigoroux, Glaubitz, Matsuoka, Goodman, Sánchez, & Doebley, 2008).  
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1.4 Razas indígenas y criollas de maíz en Colombia 
 
En cuanto al maíz, el concepto de raza se define como un conjunto de plantas que 
comparten características en particular (Vigoroux, Glaubitz, Matsuoka, Goodman, 
Sánchez, & Doebley, 2008). Dentro de ésta, a los miembros no solo los unen similitudes 
a nivel fenotípico, sino un conjunto características geográficas, citológicas, fisiólogicas, 
agronómicas y, las más importantes, las genéticas (Wellhausen y otros, 1951; 
McClintock, Kato, & Bluemenshein, 1981). Todos estos factores han sido utilizados a 
través de los años de forma empírica por las comunidades indígenas, quienes hicieron 
evolucionar al maíz por medio de un proceso de selección. 
 
Con la formación de las razas obtenidas y los cruzamientos interraciales se dio origen a 
las razas modernas, de las cuales se han obtenido híbridos actuales de muy alto 
rendimiento y estabilidad agronómica. En este punto, es claro que los cultivadores de las 
variedades criollas fueron los indígenas y sus sucesores, los campesinos (Márquez-
Sánchez, 2008). 
 
En los países latinoamericanos, se reportan 27.763 accesiones de maíz (CYMMT, 1989), 
de las cuales alrededor de 16.380 están en Mesoamérica y entre 11.383 y 12.113 en 
Suramérica (Díaz, 1988). En Colombia, las condiciones físicas y la correspondiente 
diversidad de las características ambientales, que incluyen altitud, temperatura, régimen 
de lluvia, suelo y otros factores, propiciaron el desarrollo de poblaciones genéticas que se 
distinguen entre sí y a las que se denominan razas (Roberts y otros, 1957). El SNB de 
ICA-MAGDR de Colombia reporta, a Junio de 2004, 2.200 accesiones colombianas de 
maíz. 
 
Actualmente en Colombia se tienen identificadas, desde mediados del siglo pasado, 
cerca de 23 razas de maíz criollo e indígena, que se clasifican de acuerdo a las 
siguientes categorías: primitivas, probablemente introducidas e híbridas colombianas               
(Roberts y otros, 1957). Entre las primitivas se tienen las razas Pollo y Pira; entre las 
introducidas se incluyen las razas Pira Naranja, Clavo, Güirua, Maíz Dulce, Maíz 
Harinoso Dentado, Cariaco, Andaquí, Imbricado y Sabanero; entre las hibridas, se tienen 
las razas Cabuya, Montaña, Capio, Amagaceño, Común, Yucatán, Cacao, Costeño, 
Negrito, Puya, Puya grande y Chococeño (Roberts y otros, 1957) (Tabla 2).  
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Todos los materiales se conservan en los Bancos de Germoplasma en el CIMMYT 
(México) y en ICA y Corpoica (Colombia), pero aún no se han desarrollado estudios de 
diversidad y erosión genética para estos materiales. 
 
Tabla 2.  Razas de maíz criollo e indígena de Colombia: distribución geográfica y 
clasificación. 
 
Orden Raza Ubicación geográfica Clasificación 
1 Pollo Boyacá y Cundinamarca  
Primitivas 2 Pira Cundinamarca, Tolima, Huila, 
Nariño y valle del cauca 
3 Pira 
naranja 
Nariño  
 
 
 
 
Probablemente 
Introducidas 
4 Clavo Nariño, Tolima, Caldas, Norte 
de Santander y Chocó 
5 Güira Magdalena 
6 Maíz dulce Nariño 
7 Maíz 
harinoso 
dentado 
Cundinamarca, Nariño y 
Tolima 
8 Cariaco Costa Atlántica y Valles de los 
ríos Cauca y Magdalena 
9 Andaquí Meta y valle del alto 
Magdalena 
10 Imbricado Nariño 
11 Sabanero Cordillera oriental 
12 Cabuya Cordillera oriental  
 
 
 
 
 
 
 
Híbridas colombianas 
13 
 
Montaña Cordillera central 
especialmente en Antioquia y 
Nariño 
 
14 
 
Capio 
Cordillera central 
especialmente en Antioquia y 
Nariño 
 
15 Amagaceño Zonas frías de las tres 
cordilleras especialmente en 
los departamentos de Nariño, 
Cauca, valle, Huila, caldas, 
Antioquia, Cundinamarca, 
Boyacá, chocó y Santander 
16 Común Valles de los ríos Magdalena y 
cauca 
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Tabla 2.  (Continuación) 
 
Orden Raza Ubicación geográfica Clasificación 
17 Yucatán Valle del alto Magdalena 
especialmente entre los 
departamentos de 
Cundinamarca y Tolima 
 
 
 
 
 
Híbridas 
Colombianas 
18 Cacao Santanderes, Cundinamarca y 
Boyacá 
19 Costeño Costa Atlántica 
20 Negrito Atlántico y Magdalena 
21 Puya Vertiente oriente del río 
Magdalena, y norte del país 
hasta la península de la Guajira 
22 Puya 
Grande 
Norte de Santander y frontera 
con Venezuela 
23 Chococeño Costa Pacífica de Colombia 
Fuente: Roberts et al. (1957). 
 
1.5 Morfología de la planta 
 
El Maíz es una planta de ciclo anual, con altura variable que va desde 1 a 4 metros; con 
un sistema caulinar simple erecto, robusto y sin ramificaciones; con pocos macollas;  
tiene hasta 30 hojas anchas y se encarga de trasportar sustancias alimenticias, sirviendo 
también como tejido de reserva (Paliwal  y otros, 2001). 
 
La planta de maíz posee un sistema radical fasciculado bastante extenso. Normalmente 
presenta tres tipos de raíces, A, B y C, donde A) corresponde a las raíces primarias o 
seminales  que se desarrollan a partir de la radícula; B), las raíces adventicias: raíces 
fibrosas en desarrollo a partir de los nudos inferiores de tallo por debajo del nivel del 
suelo; conforman el sistema de fijación y absorben agua y nutrientes; y C) raíces 
secundarias, que constituyen casi la totalidad del sistema en casi la totalidad del sistema 
radicular (Paliwal  y otros, 2001). 
 
El tallo muestra un crecimiento vigoroso; generalmente alcanza un espesor entre los         
3 y 4  cm. Se origina de un solo punto de crecimiento o meristemo apical, a partir del cual 
se producen todas las partes de la planta, ya sean vegetativas o reproductivas. Las hojas 
son largas, de gran tamaño, con venación paralelinervia y se desarrollan a partir de las 
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yemas foliares. Su distribución a lo largo del tallo es alternada y por el haz presenta 
vellosidades (Paliwal y otros, 2001). 
 
Además, la planta presenta inflorescencia monoica: la inflorescencia masculina es una 
panícula suelta que se desarrolla del meristemo apical, mientras la inflorescencia 
femenina (mazorca) está cubierta por capas de hojas modificadas y crece a partir de las 
yemas apicales ubicadas en las axilas de las hojas. En el maíz, los órganos 
reproductivos crecen siempre por separado, (Paliwal y otros, 2001) (Figura 1).  
 
Figura 1.  Planta de Zea mays L., donde A: Espiga; B: mazorca con su inflorescencia 
femenina; C: Antera; D: semilla; E: corte trasversal mazorca. Fuente: (Hitchcock, 1950). 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
El grano o fruto es clasificado como un fruto independiente llamado cariópside, no 
dehiscente debido su alto grado de domesticación. Su cubierta del grano está 
fuertemente adherida al pericarpio, y proviene de un ovario compuesto (Esau, 1977). 
 
1.6 Importancia del maíz en Colombia 
 
El maíz, a diferencia de otros cereales, se puede cultivar en diferentes climas. En 
Colombia lo podemos encontrar cultivado en casi todos los ecosistemas, pues más que 
A) 
E) 
B) 
D) 
C) 
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solo una fuente de alimento, se ha considerado como base del desarrollo de 
civilizaciones y encuentros multiétnicos. Su importancia cultural está relacionada a una 
serie de mitos y creencias alrededor de su propio proceso de cultivo (Vargas, 2007). 
Además, siendo el maíz el alimento sagrado por excelencia, juega un papel 
predominante en la cosmovisión, y por consiguiente en las manifestaciones artísticas 
(Hijar, 2003). 
 
Dentro de las diferentes formas de cultivo que existen en el país, encontramos los 
sistemas de siembra tecnificados, que se desarrollan en terrenos planos con buena 
fertilidad, semillas mejoradas, disponibilidad de agua y aplicaciones de paquetes 
tecnológicos, así como el sistema de siembra tradicional, el cual se desarrolla en terreno 
elevado, con poca disponibilidad de agua y nula aplicación de agroquímicos, además de 
trabajar con semillas ancestrales que han pasado por generaciones a la misma familia 
(en especial poblaciones indígenas y campesinas) (Quintero, 1999). Este sistema se cree 
que es factor clave en la diversificación de las razas criollas en Colombia debido al 
intenso proceso de selección que han direccionado indígenas y campesinos de manera 
empírica. Desde el punto de vista económico y social, es uno de los cultivos de mayor 
importancia nacional; fuente importante de empleo en las zonas rurales, pues a su 
producción se dedican unas 400.000 familias (Rivera & Pérez, 2003) 
 
1.7 Principales productores 
 
La dinámica en la producción mundial de maíz ha sido creciente en los últimos 50 años 
debido al incremento en la demanda por alimentos, así como el reciente interés por el 
uso de combustibles vegetales que utilizan los granos como fuente energética, como se 
ve en la Figura 2.  
 
La producción de maíz a nivel mundial alcanzó una cifra de producción de 673`919.717 
toneladas (ton) para el año 2011. A nivel continental, América Latina se encuentra como 
el mayor productor de maíz con 360`604.930 ton, y una participación del 54%. El 
continente Asiático se ubica como el segundo mayor productor con una cifra de 
188`346.527 ton y una participación del 28%. El tercer mayor productor de maíz es el 
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continente Europeo, con una producción anual de 76`539.396 ton, participando con un 
11% de la producción total. África se ubica en la cuarta posición con 47`892,078 ton con 
una participación del 7%, y por último el continente oceánico con una producción de 
536.786 ton, siendo el continente de menor producción de maíz (FAOSTAT, 2011). 
 
Figura 2.  Participación continental en la producción mundial de maíz en el año 2011 
(FAOSTAT, 2011). 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
A nivel de países, Estados Unidos es el principal productor de maíz en el mundo con 
313`948.610 ton con una participación del 47% de la producción mundial, siendo a su vez 
el mayor exportador con un poco más de 50`000.000 ton, de 92`000.000 ton que se 
exportan en el mundo. China continental es el segundo mayor productor de maíz con 
192`781.000 con una participación del 29%. Sin embargo, su alto consumo interno no le 
permite exportar. Brasil es el tercer productor con 55`660.415 ton, de las cuales exporta 9 
millones convirtiéndose en el tercer exportador después de Estados Unidos y Argentina, 
quien a su vez registra exportaciones por 15 millones de ton (FAOSTAT, 2013). 
 
India, Argentina, indonesia, Ucrania, Francia y Nigeria siguen en la lista de los principales 
productores con 21`760.000, 23`799.830, 17`629.033, 22`837.900, 15`913.300 y 
9`180.270 ton. Es así como la participación por países en la producción mundial de maíz 
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se puede observar en la Figura 3, donde además se incluye la Unión Europea como un 
importante productor, con el 5% de la producción total para el año agrícola 2011 con 
38`751.200 Ton (FAOSTAT, 2013). 
Figura 3.  Principales países productores a nivel mundial ordenados de mayor a 
menor (FAOSTAT, 2013) 
 
 
 
 
Después de la dramática caída en el área nacional cultivada en los 90’s, el sector 
cerealista colombiano ha presentado indicadores importantes de recuperación a partir de 
1999, año desde el cual se observa un crecimiento que llega 703,591 tons en el año 
2003. La recuperación de la producción cerealista obedece principalmente a los cultivos 
de maíz y sorgo (Rivera & Pérez, 2003). 
 
Las importaciones de maíz son de 1.9 millones de ton, provenientes en más del 80% de 
los Estados Unidos, donde la industria de alimentos balanceados consume casi la 
totalidad de la demanda externa y cerca del 16% de la producción nacional. Hasta los 
años 90 predominaba el cultivo de maíz blanco que representaba alrededor del 65% de 
la producción total de maíz, sin embargo, actualmente, según estimaciones de Fenalce 
(2012), la producción nacional de maíz amarillo y blanco para el año 2012 fue de 803.288 
ton, con una participación del 59,09% para el maíz amarillo y 40,90% de maíz blanco. 
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La producción nacional de maíz amarillo tecnificado es de 348.641 ton, siendo Meta, 
Tolima, Santander, Córdoba y el Valle del Cauca los cinco mayores productores con 
172,907 ton, y una participación del 69,16% en la producción total. A su vez, la 
producción nacional de maíz amarillo tradicional es de 126.086 ton siendo el 
departamento de Santander el principal productor, seguido de Córdoba, Tolima, Huila y 
Boyacá con 86,118 ton, y una participación del 68,30% en la producción total (Tabla 3).  
 
La producción nacional de maíz blanco tecnificado es de cerca de 220,093 ton, siendo 
los departamentos de Córdoba, Valle del Cauca, Tolima, Cesar – Sur y Cundinamarca 
los cinco mayores productores con 160,240 ton, representando el 72,80% de la 
producción total. Por último, la producción nacional de maíz blanco tradicional es de 
108.468 ton y el departamento de Antioquia es el principal productor, seguido de Tolima, 
Córdoba, Cundinamarca y Santander, con una producción de 85.957 ton representando 
el 79,24% de la producción total. 
 
En el año de 1990 se sembró en Colombia 661.000 hectáreas de maíz; el 15% 
correspondió al sistema tecnificado y el 85% al sistema tradicional. La tendencia en los 
últimos años ha sido la disminución de las áreas en el sistema tradicional. En el 2004, el 
60% del área se sembraba en el sistema tradicional (FENALCE, 2012). Este sistema se 
practica en pequeñas extensiones, con utilización de semilla no certificada, bajo consumo 
de agroquímicos y fertilizantes, rendimiento promedio nacional de 1.57 ton por Ha, 
además de que buena parte de su producción se destina al autoconsumo (DANE-SISAG, 
2004). 
 
Teniendo en cuenta las características de cultivo en el sistema tradicional, es posible 
encontrar razas de maíz criollo e indígena colombiano, sea en su versión de raza original 
o, más probablemente, con diferente grado de introgresión de germoplasma foráneo, 
consecuencia de la naturaleza alógama de la planta y el proceso de selección de maíz 
realizada cada año por el productor.  
 
 
  
 
 
Tabla 3.   Departamentos productores de maíz amarillo y blanco en Colombia (FENALCE, 2012). 
 
Producción de maíz (ton) 
N° Maíz 
amarillo 
Tecnificado 
 
Tradicional 
 
Maíz blanco Tecnificado 
 
Tradicional 
 
1 Antioquia 13.184 8.647 Antioquia 9.625 32.447 
2 Atlántico 2.440 1.343 Atlántico 1.560 986 
3 Bolívar 9.040 5.292 Bolívar 4.560 3.078 
4 Boyacá - 11.772 Boyacá - - 
5 Caldas 2.176 594 Caldas 1.980 121 
6 Cauca 1.763 132 Cauca 2.790 10 
7 Cesar - 
norte 
1.620 1.393 Cesar - 
norte 
1.543 2.410 
8 Cesar - sur 26.214 6.153 Cesar - sur 18.630 4.902 
9 Córdoba 31.382 21.120 Córdoba 52.270 14.080 
10 Cun/marca 15.657 9.112 Cun/marca 14.724 9.760 
11 Guajira 451 610 Guajira 693 1.056 
12 Huila 21.439 12.269 Huila 12.250 6.296 
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Tabla 3.  (Continuación). 
 
 
Producción de maíz (ton) 
N° Maíz amarillo Tecnificado 
 
Tradicional Maíz blanco Tecnificado 
 
Tradicional 
13 Meta 75.552 800 Meta 12.420 400 
14 Nariño 1.381 1.965 Nariño 147 1.001 
15 Quindío 2.765 341 Quindío 3.375 121 
16 Risaralda 5.184 429 Risaralda 4.836 66 
17 Santander 34.540 21.307 Santander 1.800 6.670 
18 Sucre 4.200 2.818 Sucre 2.275 2.025 
19 Tolima 68.780 19.650 Tolima 35.198 23.000 
20 Valle del 
Cauca 
30.874 341 Valle del 
Cauca 
39.418 40 
 Total 348.641 126.086 Total 220.093 108.468 
Producción maíz 
amarillo 
474.727 Producción 
maíz blanco 
328.561 
Producción Nacional                                                         803.288 
Fuente: Fenalce, 2012
  
 
1.8 Conservación de la diversidad de los recursos 
fitogenéticos de uso agrícola y alimentario 
 
El primer informe de la FAO en 1996 sobre el Estado de los Recursos Fitogenéticos en el 
mundo identificó fallas y deficiencias en la conservación y utilización de estos recursos. 
La pérdida de la diversidad en fincas, bosques y bancos de germoplasma, la escasa 
relación entre la conservación de los recursos fitogenéticos, su desarrollo y uso por parte 
de los fitomejoradores y agricultores, así como la desigualdad en el conocimiento y 
distribución de los beneficios que reportan estos recursos entre la población mundial, se 
encontraron entre las más importantes factores de incidencia (FAO, 1996). 
 
Con este informe se formuló el Plan de Acción Mundial para la Conservación y la 
Utilización Sostenible de los Recursos Fitogenéticos para la Alimentación y la Agricultura 
(RFGAA) adoptado en la Conferencia Técnica Internacional sobre Recursos 
Fitogenéticos de la FAO realizada en Leipzig, Alemania, el 23 de junio de 1996. La 
Declaración de Leipzig confirmó la participación de 150 países en la implementación del 
Plan dentro del contexto de políticas nacionales para fortalecer la seguridad alimentaria. 
 
Este Plan de Acción, que sirve de marco, guía y elemento catalizador para la acción a 
nivel local, nacional, regional e internacional para la conservación de los RFGAA, 
presenta entre los principales objetivos: 1) asegurar la conservación de los RFGAA como 
base de seguridad alimentaria; 2) promover una utilización sostenible de los RFGAA a fin 
de fomentar su desarrollo y reducir el hambre y la pobreza; 3) promover una distribución 
justa y equitativa de los beneficios derivados del uso de estos recursos; 4) ayudar a los 
países e instituciones a identificar prioridades para la acción; y 5) reforzar los programas 
existentes y aumentar la capacidad de las instituciones. 
 
Posterior a la adopción del Plan y en el marco de la Organización de las Naciones Unidas 
para la Alimentación y la Agricultura, se produjo el Tratado Internacional sobre los 
Recursos Fitogenéticos para la Alimentación y la Agricultura (TIRFGAA) como un 
instrumento legalmente vinculante, orientado hacia la conservación y la utilización de los 
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RFGAA en la agricultura sostenible y la seguridad alimentaria, así como hacia la 
distribución equitativa de sus beneficios, de acuerdo con la CDB. 
 
En vigor desde el 29 de junio de 2004, y ratificado por 102 países y la Comunidad 
Europea, el Tratado estableció un Sistema Multilateral (SM) para facilitar el acceso a una 
lista específica de RFGAA y para equilibrar la distribución de los beneficios en las áreas 
de intercambio de información, la cual incluye los derechos de propiedad intelectual 
(DPI), los materiales del SM, la transferencia de tecnologías, la creación de capacidades 
y el desarrollo comercial. En la Resolución 1 de 2006 de 16 de junio de 2006, el Órgano 
Rector del Tratado adopta el Acuerdo Normalizado de Transferencia de Material, por el 
cual se reglamenta la transferencia de los RFGAA del Proveedor al Receptor. A partir de 
este tratado cada uno de los países vinculados elaboran la legislación y los reglamentos 
necesarios para su aplicación a nivel nacional. 
 
En el Anexo I del Tratado se incluyen 35 géneros de cultivos y 29 especies de forrajes 
que hacen parte del SM. Entre los cultivos alimentarios se incluye maíz, género Zea, 
excluyendo Zea perennis, Zea diploperennis y Zea luxurians.   
 
Colombia hace parte de los 150 países firmantes de estos acuerdos internacionales. Los 
lineamientos básicos de la política ambiental establecidos en la Constitución Política se 
encuentra cubierto por disposiciones amplias contenidas en los Artículos 8° (“es 
obligación del Estado y de las personas proteger las riquezas culturales y naturales de la 
Nación”), 79 (“es deber del Estado proteger la diversidad e integridad del ambiente, 
conservar las áreas de especial importancia ecológica y fomentar la educación para el 
logro de estos fines”) y 95 (que incluye entre los deberes de la persona y el ciudadano 
“proteger los recursos culturales y naturales del país”). 
 
 Las disposiciones básicas sobre política de la seguridad biológica se encuentran en 
cuerpos legales como el Decreto 2811 del 18 de diciembre de 1994 mediante el cual se 
dicta el Código Nacional de Recursos Naturales Renovables y de Protección del Medio 
Ambiente, complementado por la Ley  No 99 de 1993, que organiza el Sistema Nacional 
Ambiental SINA, y la Ley No 165 de 1994 que aprueba el Convenio de la Diversidad 
Biológica, instrumento base de la Política Nacional de Biodiversidad (Consejo Nacional 
Ambiental, 1995), donde se retoman los pilares de la CDB de conservar, conocer y 
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utilizar, incluyendo, además, una serie de instrumentos para facilitar la implementación 
mediante acciones relacionadas con la participación ciudadana, el desarrollo y 
transferencia de tecnologías, el desarrollo institucional, la educación y la divulgación. 
 
1.9 Diversidad y variación genética en maíz 
 
El maíz es cultivado en todo el mundo, y en consecuencia los recursos de germoplasma 
se conservan ex situ en muchas partes del globo (Sevilla & Holle, 2004). Como póliza 
para la seguridad alimentaria mundial, en el Centro de Recursos Fitogenéticos 
Wellhausen-Anderson se conservan aproximadamente 28,000 muestras de maíz y 
teocintle, mientras que sólo en algunas regiones de Mesoamérica existen colecciones in 
situ, por lo que gran parte de la diversidad la podemos encontrar en este sector y en 
parte del norte de América del sur.  
 
Teniendo en cuenta que la variabilidad genética es un componente básico de la 
biodiversidad, y que ésta ha creado la base del desarrollo de las variedades y razas de 
maíz que en la actualidad conocemos (Sevilla & Holle, 2004), es necesario conocer los 
factores que contribuyen a la gran diversidad genética, además de la conservación in situ 
(Paterniani, 1990). Estos son: selección, mutación, oscilación genética, migración e 
hibridación  (Wellhausen, Roberts, & Hernández, 1951). La selección de forma empírica 
por los indígenas y pueblos campesinos fue primordial para el desarrollo de las diferentes 
razas de maíz (Weatherwax, 1954). 
 
Pocos estudios de diversidad genética en maíz se han realizado en Colombia. Pérez 
(Bolaños, et al., 1993) evaluó la variabilidad genética existente entre cinco razas 
colombianas de maíz y el comportamiento de sus progenies en cruzamientos entre sí y 
con tres poblaciones mejoradas de amplia base genética empleando caracteres 
agronómicos establecidos para la especie. Cardona ( 2010) presentó un análisis 
exploratorio de la diversidad genética de las razas colombianas de maíz, a partir de datos 
contenidos en el documento “Razas De Maíz En Colombia” usando la estrategia Ward-
MLM. Esta estrategia permitió revalidar los tres grupos raciales establecidos por los 
autores del documento (Roberts, Grant, Ramírez-E, Hatherway, & Smith, 1957). Los 
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estudios realizados por Revelo (Revelo, Cardozo, & Caetano, 2014) empleando la región 
genómica cloroplástica AtpB-1–RbcL-1, esta técnica permitió revalidar nuevamente los 
grupos raciales descritos por Roberts (Roberts, Grant, Ramírez-E, Hatherway, & Smith, 
1957) .  
 
 
1.10 Análisis de diversidad genética 
 
De manera global se han realizado análisis de variabilidad en maíz, empleando 
marcadores de tipo morfológico, bioquímico y molecular. Entre ellos, los de tipo molecular 
son de gran ayuda, pues permitien estimar la diversidad genética de las especies de 
forma rápida y precisa mediante técnicas basadas en marcadores de isoenzimas 
(Doebley, Goodman, & Stuber, 1984), estudios basados en microsatélites (Matsuoka, et 
al., 2002), microsatélites de tipo SSR (Reif, et al., 2006). La biología molecular ha dado 
como resultado un mayor comprensión de las relaciones entre especies, permitiendo así 
una acertada clasificación taxonómica y aumento en la identificación de especies y 
cultivares (Graham & Nicol, 1995). 
 
En el actual estudio se emplea la técnica RAMs (Random Amplified Polymorphic DNA), 
técnica propuesta por Zietkiewicz (1994) como un método apropiado para medir 
diversidad genética en plantas y animales. Esta técnica combina los beneficios de los 
microsatélites y los RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA). Hantula (1996) 
basándose en la reacción en cadena de la polimerasa (PCR), este método es 
reproducible y permite la detección de polimorfismo en el ADN intra e interespecífico. La 
técnica RAM se ha utilizado con éxito en vegetales como uchuva, Physallis peruviana  
(Bonilla, Espinosa, Posso, Vásquez, & Muñoz, 2008); Mora Rubus sp. (Morillo, Morillo, 
Muñoz, Vásquez, & Posso, 2003); Guayaba, Psidium guajava (Sanabria et al., 2006) y 
nacedero, Trichantera gigantea (Posso, 2010). 
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2. Diseño Metodológico 
2.1 Localización 
La elaboración de este trabajo (análisis molecular y estadístico) se llevó a cabo en el 
Laboratorio de Biología Molecular de la Universidad Nacional de Colombia, sede Palmira, 
ubicado en el departamento del Valle del Cauca, municipio de Palmira. 
2.2 Colecciones de trabajo 
 
Los materiales empleados en el estudio pertenecen a dos colecciones de trabajo: la primera, 
realizada en la década del 50, por L.M. Roberts y colaboradores (Roberts, Grant, Ramírez-E, 
Hatherway, & Smith, 1957), comprende un total de 65 introducciones, conservadas en el 
banco de germoplasma del Centro Internacional de Mejoramiento de Maíz y Trigo (CIMMYT) 
e ICA (Instituto Colombiano Agropecuario) (Anexo 1). 
 
Una segunda colección comprende una colecta de 2008 realizada por La Universidad 
Nacional de Colombia sede Palmira el ICA, siguiendo el patrón de muestreo realizado por 
Roberts y colaboradores, (Roberts, Grant, Ramírez-E, Hatherway, & Smith, 1957), que 
comprende un total de 101 introducciones (Anexo 2). 
 
2.3 Germinación de las semillas 
 
Para la extracción de ADN genómico total, fue necesario la germinación de las semillas en 
papel de toalla húmedo siguiendo el protocolo del Manual para el Manejo de Semillas en 
Banco de Germoplasma No. 8 (Kameswara, Hanson, Ehsan, Ghosh, Nowell, & Larinde, 
2007). Este método es el más adecuado para las especies con semillas medianas y grandes, 
entre 2 mm y 1 cm de diámetro, como las de muchos cereales, leguminosas de grano y 
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vegetales. Para su desarrollo se seleccionaron tres semillas por introducción previamente 
desinfectadas y marcadas con su número de identificación, se ubicaron entre dos capas de 
papel de toalla húmeda y se ubicaron en forma vertical por 15 días hasta obtener las primeras 
laminas foliares. Este procedimiento se realizó para cada una de las introducciones que 
conforman las dos colecciones de trabajo. (Figura 4). 
 
Figura 4.  Etapas en la preparación de las pruebas de germinación utilizando 
toallas de papel. A: Selección de los individuos; B: Selección y limpieza de las 
semillas; C: Establecimiento e Identificación de los individuos para su germinación 
en papel toalla y agua; D: Germinación de las plantas de maíz. 
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2.4 Selección de las muestras 
Se tomaron muestras de hojas jóvenes libres de daños mecánico y problemas fitosanitarios. 
Se colectaron entre 2 a 4 hojas y cubrieron en papel aluminio con el número de identificación, 
y posteriormente fueron conservadas en nitrógeno líquido hasta el momento de su 
procesamiento en el Laboratorio de Biología Molecular de la Universidad Nacional de 
Colombia sede Palmira, en donde se realizaron todos los análisis de laboratorio y estadísticos 
de datos. 
2.5 Extracción del ADN 
 
Para el estudio fueron evaluadas dos metodologías descritas en los protocolos de CTAB 1% y 
la descrita por Doyle & Doyle (1990)  con algunas modificaciones (Anexo 3). Además se 
utilizaron dos fuentes de origen de la planta (Semilla - Hoja) para verificar la calidad y 
cantidad de ADN en las introducciones. Posteriormente, fueron maceradas utilizando bolsas 
plásticas y buffer de extracción para evitar la degradación del ADN y la producción de otros 
metabolitos que pudieran interferir con las pruebas moleculares. Una vez macerado se realizó 
la extracción del ADN (Figura 5).  
2.6 Cuantificación del ADN 
 
Para la evaluación de la calidad y cantidad del ADN obtenido, se visualizó en geles de 
agarosa al 0,8% corridos en tampón TBE 0.5X (Tris-borato 0045M; EDTA 0.001M) a 80 
voltios durante 40 minutos. Estos fueron teñidos con bromuro de etidio a una concentración 
final de 0.5 ug/mL. (Sambrock, Fritsch, & Maniatis, 1989) .Las concentraciones de ADN se 
determinaron mediante comparación con concentraciones conocidas de ADN del bacteriófago 
lambda y posteriormente su cuantificación mediante un espectrofotómetro de micro-volumen 
(Ref. Nanodrop 2000 Thermoscientific). Para cada muestra de ADN se realizó diluciones de 
trabajo a una concentración final de 10 ng/ul en tubos nuevos de 1.5 ml, para las reacciones 
de PCR del estudio. 
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2.7 Establecimiento del banco de ADN 
El ADN se conserva en ultra-congelador a –50° incubado en el banco de ADN de la 
Universidad Nacional de Colombia sede Palmira. Cada muestra guardada contiene un 
volumen de 100 µl para posteriores trabajos. Se diseñó una base de datos dinámica digital 
donde se identifican con un único número (ID) que permite tener acceso a información de 
colecta de cada introducción (Anexo 4). 
 
Figura 5.  Diagrama secuencial para la extracción de ADN en Z. mays. (Fuente: Rubén 
Rojas) 
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2.8 Marcadores moleculares tipo RAMs 
 
Se evaluaron seis marcadores RAMs (Tabla 4) con las condiciones modificadas de 
amplificación por PCR descritas por Bonilla (2008) (Tabla 5). Las siguientes designaciones 
son usadas para los sitios degenerados: H (A ó T ó C); B (G ó T ó C); V (G ó A ó C) y D (G ó 
A ó T). 
 
Tabla 4.  Cebadores RAMs utilizados en la caracterización molecular para 
determinar la variabilidad genética. 
 
Número Cebador  Secuencia 
1 CT  DBDCTCTCTCTCTCTCTC 
2 CGA  DHBCGACGACGACGACGA 
3 CA  DBDACACACACACACACACA 
4 AG  HBHAGAGAGAGAGAGAGAG 
5 CCA  DDBCCACCACCACCA 
6 ACA BDBACAACAACAACAACA 
 
 
Tabla 5. Condiciones de amplificación para RAMs utilizados en la 
investigación. 
 
Reactivo [ ]Inicial [ ]Final Volumen 
Buffer TAQ 10X 1X 2,5μl 
dNTPs 1.25mM 0.2mM 4μl 
Cebador 50µm 2µM 1μl 
MgCl2 25mM 1.5mM 2,5μl 
ADN 5 ng/µl 10 ng 2 
Taq Polimerasa 5 U/µl 0.625 U 0,1μl 
Agua desionizada   12,9μl 
Volumen total   25 μl 
 
 
Las condiciones de hibridación se establecieron de acuerdo al cebador seleccionado (Tabla 
6). Los productos amplificados se visualizaron en geles de poliacrilamida al 7% (37:1 
acrilamida-bisacrilamida) corridos a 160 voltios por una hora y teñidos con sales de plata 
como se describe en protocolos estándar (Sambrock, Fritsch, & Maniatis, 1989). Una vez 
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teñidos, los geles fueron conservados utilizando papel celofán, finalmente se digitalizaron 
para su análisis (Anexo 5). 
 
 
Tabla 6.  Perfil térmico de amplificación para RAMs utilizando en la investigación. 
 
Orden Ciclos AG, CA, ACA CT CCA,CGA 
 °C Tiempo °C Tiempo °C Tiempo 
1 Desnaturalización  inicial 95 5min 95 5min 95 5min 
2 Desnaturalización 95 30seg 95 30seg 95 30seg 
3 Hibridación 50 45seg 55 45seg 58 45seg 
4 Extensión 72 2min 72 2min 72 2min 
5 37 ciclos desde paso 2 - - - - - - 
6 Extensión finales 72 7min 72 7min 72 7min 
7 Fin 16 5min 16 5min 16 5min 
 
2.9 Análisis de la información 
 
Para la evaluación de las amplificaciones de ADN de cada uno de los materiales obtenidos en 
los genes de poliacrilamida (Anexo 6), se generó una matriz de presencia (P=1) y ausencia 
(A=0) por cada banda detectada en los genotipos evaluados,  Para la selección de bandas 
polimórficas se consideró como locus polimórfico aquel en el cual la frecuencia del alelo más 
común fue menor al 95%, a partir de esta matriz se evaluó la similitud genética, empleando el 
coeficiente de similitud (SC) de Dice (1945) Las matrices resultantes fueron analizados 
utilizando (NTSYS-PC) versión 1.8 (Rohlf, 1993). Las matrices de distancia de Dice SC fueron 
calculadas utilizando el  programa SIMQUAL, el dendograma se calculo utilizando el método 
de clasificación UPGMA en el programa SAHN. 
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3. Resultados Y Discusión 
3.1 Distribución de los sitios de colecta 
 
El mapa con la distribución geográfica de las muestras utilizadas en el estudio se muestra en 
la (Figura 6). Éste permitió ubicar de forma espacial las razas de la colección (Roberts, Grant, 
Ramírez-E, Hatherway, & Smith, 1957), facilitando una primera aproximación de las razas 
evaluados para los análisis de estimación de la diversidad genética. 
 
Figura 6.  Distribución geográfica de la colección (Roberts, Grant, Ramírez-E, Hatherway, 
& Smith, 1957) de Zea mays en Colombia 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
. 
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3.2 Validación de los protocolos de extracción 
 
La cuantificación preliminar del ADN mediante los protocolos de CTAB 1% y Doyle & Doyle 
(1990) a partir de los tejidos de hoja y embrión de semilla. Con el primer protocolo se observó 
una concentración de ADN entre 5 y 20 ng/µl, siendo este valor muy bajo. Además se observó 
una cantidad alta de nitritos, carbohidratos totales y RNA, haciéndolo inviable para su uso en 
la PCR. Por otro lado, el segundo protocolo permitió extraer ADN de manera adecuada con 
concentraciones entre 60 y 80 ng/µl a partir de la comparación con el bacteriófago Lambda, 
siendo esta una concentración suficiente para conservar y obtener diluciones de trabajo 
además la cantidad de nitritos, carbohidratos y RNA fue nulo en el pellet haciéndolo viable 
para su conservación (Figura 7). 
 
Figura 7. ADN total de maíz extraído con el protocolo (Doyle & Doyle, 1990), 
cuantificado mediante comparaciones con patrones de ADN de Lambda. 
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3.3 Cuantificación del ADN a partir del origen 
A partir de la extracción y visualización preliminar del ADN de origen embrionario y hoja de 
maíz se observó que el protocolo de extracción de Doyle y Doyle (1990) permitió obtener ADN 
a un volumen final de 100μl, con concentración promedio entre 71 y 2045.6 ng/μl para hoja y 
71.0ng/μl y 338.8 ng/μl para embrión de semilla. Sin embargo, la calidad del ADN en hoja de 
maíz leída a una densidad óptica 260/230 osciló entre 1.50 y 2.05, siendo muy buena, 
mientras la de origen embrionario fue de 0.22 y 0.94, siendo muy baja (Tabla 7). 
 
Aunque la concentración del ADN es adecuada a partir de los dos orígenes, se observa que el 
material de ADN tomado a partir del embrión del maíz tiene una alta carga de carbohidratos, 
proteínas y detritos en el material genético haciéndolo inviable para su conservación. Por otro 
lado, el ADN del material vegetal adquirió una concentración adecuada con una excelente 
calidad, postulándolo como material viable para su conservación en el banco de ADN de la 
sede. 
 
Tabla 7.  Prueba de cuantificación y calidad del ADN de cinco accesiones de maíz de 
origen embrionario y hoja. 
 
Origen Muestra Concentración 260/230 
 
 115v 271.1ng/µl 1.61 
 127v 683.3 ng/µl 2.03 
Hoja 137v 408.4 ng/µl 1.37 
 145v 2045.6 ng/µl 2.05 
 150v 736.9 ng/µl 1.50 
 115s 123.9 ng/µl 0.22 
Embrión 127s 71.0 ng/µl 0.94 
 137s 213.0 ng/µl 0.33 
 145s 153.7 ng/µl 0.29 
 150s 338.8 ng/µl 0.56 
 
A partir del análisis preliminar de la calidad del ADN a partir de láminas foliares, se procedió a 
cuantificar 65 introducción la colección de los años 50, leyéndolo en una densidad óptica de 
(DO 260) con el objetivo de asegurar una buena calidad y llevar el registro de las muestras a 
incluir en el banco de ADN (Tabla 8). 
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Tabla 8.  Cuantificación y calidad del ADN de algunos individuos de la colección 
CIMMYT. 
 
Muestra Concentración 260/280 Muestra Concentración 260/280 
114 628ng/µl 2.05 144 91.1 ng/µl 1.95 
115 760 ng/µl 2.04 145 84.3 ng/µl 1.41 
116 85.8 ng/µl 0.50 148 948.7 ng/µl 1.85 
117 672.3 ng/µl 2.05 149 721.2 ng/µl 1.88 
118 787.8 ng/µl 2.04 151 263.8 ng/µl 0.73 
119 1198.9 ng/µl 2.07 152 1154.4 ng/µl 1.85 
120 123.3 ng/µl 1.5 153 735.1 ng/µl 1.89 
121 1305.3 ng/µl 2.08 154 60.1 ng/µl 1.88 
122 413.2 ng/µl 1.98 158 707.5 ng/µl 1.90 
123 1017 ng/µl 2.04 159 96.8 ng/µl 1.33 
124 227 ng/µl 1.61 161 48.9 ng/µl 0.37 
125 974 ng/µl 1.90 162 320 ng/µl 1.93 
127 1224.6 ng/µl 2.1 163 144.6 ng/µl 1.68 
128 1106 ng/µl 2.07 165 451.7 ng/µl 1.8 
129 203 ng/µl 1.6 144 91.1 ng/µl 1.95 
131 309 ng/µl 1.56 145 84.3 ng/µl 1.41 
132 483.9 ng/µl 1.68 148 948.7 ng/µl 1.85 
133 232.4 ng/µl 1.46 149 721.2 ng/µl 1.88 
140 774.6 ng/µl 1.91 151 263.8 ng/µl 0.73 
152 1154.4 ng/µl 1.85 169 825 ng/µl 1.9 
153 735.1 ng/µl 1.89 170 346 ng/µl 1.67 
154 60.1 ng/µl 1.88 171 901.5 ng/µl 2.06 
158 707.5 ng/µl 1.90 172 663.9 ng/µl 1.88 
159 96.8 ng/µl 1.33 173 198.4 ng/µl 1.54 
161 48.9 ng/µl 0.37 175 992.9 ng/µl 1.90 
162 320 ng/µl 1.93 176 2553.5 ng/µl 1.91 
163 144.6 ng/µl 1.68 177 692.9 ng/µl 1.83 
165 451.7 ng/µl 1.8 178 959 ng/µl 2.09 
166 1381 ng/µl 2.09    
 
3.4 Establecimiento del banco de ADN 
 
Se estableció el banco de ADN de Zea mays, conformado por 177 introducciones, y ubicado 
en el Laboratorio de Genética de la Universidad Nacional de Colombia sede Palmira, donde 
son conservadas a una temperatura de -50 °C respectivamente, y acompañadas de una base 
de datos digital en la cual se registraron los datos de pasaporte disponibles por material y las 
respectivas concentraciones de ADN.  
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3.5 Análisis de diversidad genética mediante el empleo de 
marcadores moleculares tipo RAMs 
 
Se utilizaron seis de los ocho cebadores RAMs por presentar algún grado de polimorfismo y 
reproducibilidad de las bandas amplificadas en 64 individuos de maíz perteneciente a la 
colección (Roberts, Grant, Ramírez-E, Hatherway, & Smith, 1957). El cebador GT no amplificó 
en ninguna muestra y el cebador TG no amplificó para la mayoría de las muestras. Los seis 
cebadores utilizados generaron un patrón de 118 bandas con pesos moleculares entre 1400 y 
200 pb y el número de bandas por cebador estuvo entre 11 para CA y 27 para ACA (Tabla 9). 
 
Aunque no existen estudios de diversidad genética usando marcadores moleculares RAMs en 
maíz para realizar comparaciones se emplean otras especies vegetales. Morillo (2003) obtuvo 
un patrón de 58 bandas al utilizar seis cebadores RAMs; Sanabria y colaboradores (Sanabria, 
Muñoz, Vásquez, & Posso, 2006) obtuvieron 72 bandas con cinco cebadores RAMs; Bonilla 
(2008) obtuvo un patrón de 50 bandas. Al comparar el número de loci RAMs generado por los 
anteriores estudios y el obtenido por el presente encontramos que 104 bandas polimórficas es 
un número adecuado para evaluar la diversidad genética de las razas criollas e indígenas de 
Z. mays. 
 
Tabla 9.  Características del cebador, número total de bandas (BT), bandas polimórficas 
(BP), rango en pares de base, heterocigosidad esperada (He) y porcentaje de loci polimórficos 
(%LP) para los 64 individuos de Z. mays evaluadas.  
 
C/dor Secuancia (5’ A 3’) BT BP Rango 
Pb 
He % LP 
CA DBDACACACACACACACACA 11 10 300-1300 0,31 72,7 
CT DBDCTCTCTCTCTCTCTC 15 15 200–1400 0,37 86,6 
CCA DDBCCACCACCACCA 16 16 200–1400 0,29 93,7 
CGA DHBCGACGACGACGACGA 23 23 200–1300 0,35 95,6 
AG HBHAGAGAGAGAGAGAGAG 26 18 200–1300 0,20 53,8 
ACA BDBACAACAACAACAACA 27 22 200–1400 0,29 81,4 
 Total= 118 104 Media= 0,30 80,6 
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Para obtener los valores de heterocigosidad esperada y porcentaje de loci polimórficos de los 
cebadores empleados se utilizó el programa TFPGA. La heterocigosidad esperada estima la 
probabilidad de que dos alelos extraídos al azar del conjunto de genes de una población sean 
diferentes. Para el caso de estudio el valor de heterocigosidad para la población fue de 0.30, 
lo cual indica una alta diversidad de alelos en toda la población. 
 
Figura 8.  Porcentaje heterocigosidad esperada (He) (en color azul) y Porcentaje de loci 
polimórficos (En color rojo). 
 
 
 
En la Figura 8 se observa que el valor más alto de % heterocigocidad esperada fue para CT 
(0,37) y el más bajo AG (0,20). En cuanto al porcentaje de loci polimórficos, el cebador con 
más alto valor es el CGA (95,65) y el de menos valor es el AG (53,8). Posiblemente el alto 
valor de He y polimorfismo presentado en el cebador CGA, se deba a una mayor frecuencia 
entre los sitios de hibridación y las cadenas de ADN complementarias de esa secuencia. El 
alto valor de polimorfismo (86,6%, 93,7%, y 95,6% ) y de He (0,37, 0,29 y 0,35) encontrados 
con los cebadores CT, CCA y CGA respectivamente permiten deducir que estos cebadores 
fueron los que más aportan a la diversidad y resultan apropiados para su utilización en futuras 
investigaciones sobre la variación genética y estructura poblacional de accesiones de Z. 
mays,  el cebador AG mostró la He y polimorfismo más bajo (0,20 y 53,8%) por lo cual se lo 
considera el cebador con menos aporte a la diversidad. 
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3.5.1 Análisis de diversidad genética por razas 
 
Teniendo en cuenta los resultados obtenidos por la Prueba Exacta (Raymond & Rousset, 
1995) elaborada por medio del programa TFPGA, mostró diferencias significativas entre todos 
los marcadores, se realizaron 18 agrupaciones teniendo en cuenta el concepto de “raza”, así 
se agrupan aquellos individuos que comparten características en común, de orden 
morfológico, ecológico, genético y de historia de cultivo, que permiten diferenciarlas como 
grupo (Anderson & Cutler, 1942; Harlan & de Wet, 1971; Hernández & Alanís, 1970). 
 
Tabla 10.  He y porcentaje de loci polimórficos por raza evaluada de  Z. mays. 
 
Orden razas He %P 
1 Pollo 0,088±0,016 21,19% 
2 Pira 0,060±0,013 14,41% 
3 Pira Naranja 0,032±0,010 7,63% 
4 Clavo 0,046±0,012 11,02% 
5 Guirua 0,098± 0,016 23,73% 
6 Cariaco 0,191±0,020 47,46% 
7 Sabanero 0,141±0,018 36,44% 
8 Montaña 0,084± 0,016 
20,34% 
9 Amagaceño 0,151±0,018 43,22% 
10 Común 0,169±0,017 51,69% 
11 Costeño 0,170±0,017 56,78% 
12 Negrito 0,021±0,008 5,08% 
13 Puya 0,021±0,008 5,08% 
14 Puya Grande 0,096±0,014 33,05% 
15 Chococeño 0,153±0,017 48,31% 
16 Andaquí 0,095±0,016 22,88% 
17 Yucatán 0,053±0,013 12,71% 
18 Maíz Harinoso Dentado 0,049±0,012 11,86% 
 Media 0,095 
26,27% 
 S2 0,004 4,06% 
 
 
Los valores de He y polimorfismo más altos se presentaron en las razas “Cariaco” con 
(0,191±0,020) y un porcentaje de loci polimórficos de 47,46%, “costeño” presenta un He de 
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(0,170±0,017) y un porcentaje de loci polimórfico de 56,78, es claro que la tendencia a valores 
alto de He y polimorfismo se da para las razas (Cariaco y Costeño) pertenecientes a la costa 
atlántica colombiana, este fenómeno puede estar asociado a que posiblemente las zonas de 
muestreo en 1950 se encontraran en cultivos comerciales a pequeña escala, amplio uso y 
más aún, que ocurra flujo de semillas entre las departamentos de Córdoba, Magdalena, 
Atlántico y  Bolívar que es donde proceden este tipo de razas. En los anteriores 
departamentos se destacan las variedades nativas de maíz, que han sido conservadas por 
atributos rituales, tolerancia a plagas y enfermedades, a suelos con problemas de fertilidad y 
principalmente a su estabilidad agronómica (Grupo Semillas, 2011). 
 
La raza “Común” presentó una He=(0,169±0,017) y un porcentaje de polimorfismo de 51,69%, 
valores asociados a su uso, ya que presentan las mejores características desde el punto de 
vista agronómico (Roberts, Grant, Ramírez-E, Hatherway, & Smith, 1957) y su amplia 
extensión en los valles del rió Cauca además por la posible influencia de genotipos de la 
región Caribe. Valores muy similares a los obtenidos con la raza “Chococeño” que presento 
una He (0,153±0,017) y un porcentaje de polimorfismo de 48,31%.  
 
Los valores de He y polimorfismos más bajos se presentaron en la raza “Puya” con una 
He=(0,021±0,008) y un porcentaje de polimorfismo 5,08%; valores asociados principalmente 
al hecho de ser una raza con distribución limitada. Estudios realizados por Roberts y otros 
(1957)  determinaron que se encontraba concentrado desde el límite norte del departamento 
Santander hasta la península de la Guajira.  
 
La heterocigocidad esperada encontrada en las razas “cariaco”, “costeño”, “común” y 
“chococeño”, revela un alto grado de diversidad genética para estas razas, teniendo en 
cuenta que Chakraborty y Nei (1977) estimaron (0 < He < 0.3) y parece que no existen 
organismos bisexuales con valores He > 0.31 (Nei, 1978; Caujapé-Castells, 2006). Este 
proceso puede estar asociado a los cruzamientos acompañados por continuos intercambios 
de genes entre las poblaciones, así como la posterior selección natural y humana, amplio la 
variabilidad genética de esta especie (Ruiz de Galarreta, 1998). 
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3.5.2 Análisis de agrupamientos 
 
Los diferentes patrones electroforéticos, observados en cada una de las razas analizadas, 
permitieron calcular la distancia genética. Se construyó el árbol para conocer la estructura de 
agrupamiento de las razas evaluadas, los cuales dieron lugar a representaciones visuales de 
las relaciones genéticas existentes entre los individuos analizados, se empleó el coeficiente 
de Dice Nei (1978). Mediante el método de clasificación UPGMA, el cual muestra los 
agrupamientos de las 63 introducciones de Z. mays criollos e indígenas colombianos, 
representantes de la colección CIMMYT  (Roberts, Grant, Ramírez-E, Hatherway, & Smith, 
1957).  
 
En la Figura 9 el dendrograma muestra la diversidad genética entre razas, dónde se observa 
que en la población de estudio existe en promedio menor similitud y por ende mayor 
variabilidad, el valor amplio de similitud de DICE (UPGMA) 0.42 a 1 reafirman la existencia de 
una alta variabilidad entre las razas analizadas.  
 
Los agrupamientos no se relacionaron estrictamente con el origen racial, posiblemente esto 
se deba a que las razas de maíces criollos e indígenas guardan grandes características 
genotípicas, lo que hace muy difícil que puedan ser diferenciados totalmente por los 
marcadores tipo RAMs.  
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Figura 9.  Dendrograma obtenido con el coeficiente de similitud de Dice Nei-Li (Nei, Estimation of average 
heterozygosity and genetic distance from a small number of individuals, 1978). 
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ID 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 
1 **** 0.7976 0.7468 0.7880 0.8111 0.8185 0.8044 0.7991 0.7667 0.7783 0.7677 0.7185 0.7349 0.8195 0.8152 0.8004 0.7513 0.7972 
2 0.2261 **** 0.8192 0.8051 0.7774 0.8443 0.8124 0.7898 0.8284 0.7874 0.8256 0.8122 0.8018 0.8156 0.8129 0.7386 0.7969 0.8024 
3 0.2919 0.1994 **** 0.8198 0.7810 0.8526 0.7996 0.8170 0.8449 0.8128 0.8336 0.7670 0.7655 0.8142 0.8143 0.7332 0.7911 0.7481 
4 0.2383 0.2168 0.1987 **** 0.8059 0.8216 0.8248 0.8000 0.7932 0.7525 0.7818 0.7185 0.7478 0.8283 0.8442 0.7577 0.8230 0.7965 
5 0.2093 0.2519 0.2471 0.2157 **** 0.8606 0.8142 0.7968 0.7910 0.8274 0.7850 0.7073 0.7260 0.7821 0.8156 0.7250 0.7890 0.7656 
6 0.2003 0.1692 0.1594 0.1965 0.1501 **** 0.9178 0.8438 0.8579 0.8579 0.8702 0.7951 0.8336 0.8518 0.8770 0.8061 0.8424 0.8232 
7 0.2176 0.2078 0.2236 0.1926 0.2056 0.0857 **** 0.8455 0.8417 0.8543 0.8814 0.7768 0.8334 0.8528 0.8756 0.8244 0.8545 0.8636 
8 0.2243 0.2360 0.2021 0.2231 0.2271 0.1699 0.1678 **** 0.8031 0.7858 0.8161 0.7596 0.7491 0.7985 0.7981 0.7486 0.7835 0.7717 
9 0.2656 0.1882 0.1685 0.2317 0.2345 0.1532 0.1723 0.2193 **** 0.8937 0.9110 0.8643 0.8241 0.8581 0.8643 0.8254 0.8431 0.8315 
10 0.2507 0.2390 0.2073 0.2843 0.1895 0.1532 0.1575 0.2410 0.1124 **** 0.9169 0.8155 0.8026 0.8234 0.8686 0.8130 0.8236 0.8105 
11 0.2644 0.1916 0.1820 0.2462 0.2420 0.1390 0.1263 0.2032 0.0932 0.0867 **** 0.8569 0.8945 0.8827 0.8894 0.8458 0.8630 0.8605 
12 0.3306 0.2080 0.2653 0.3306 0.3463 0.2293 0.2526 0.2750 0.1459 0.2040 0.1544 **** 0.8296 0.8149 0.7959 0.7573 0.8019 0.8278 
13 0.3080 0.2209 0.2672 0.2906 0.3202 0.1820 0.1822 0.2889 0.1934 0.2199 0.1115 0.1868 **** 0.8624 0.8153 0.7970 0.8283 0.8066 
14 0.1990 0.2038 0.2055 0.1883 0.2458 0.1604 0.1592 0.2250 0.1530 0.1944 0.1247 0.2046 0.1480 **** 0.9147 0.8814 0.8552 0.8870 
15 0.2043 0.2071 0.2054 0.1694 0.2038 0.1312 0.1329 0.2255 0.1459 0.1409 0.1172 0.2283 0.2042 0.0891 **** 0.8768 0.8373 0.8693 
16 0.2226 0.3029 0.3104 0.2775 0.3216 0.2156 0.1932 0.2895 0.1919 0.2070 0.1675 0.2780 0.2268 0.1263 0.1315 **** 0.7886 0.8103 
17 0.2860 0.2270 0.2343 0.1948 0.2370 0.1715 0.1572 0.2440 0.1707 0.1941 0.1473 0.2208 0.1884 0.1564 0.1776 0.2375 **** 0.8598 
18 0.2267 0.2201 0.2902 0.2275 0.2670 0.1946 0.1466 0.2592 0.1845 0.2101 0.1503 0.1890 0.2149 0.1200 0.1401 0.2104 0.1510 **** 
 
3.5.3 Distancia genética 
 
En la Tabla 11 se muestran los datos para distancias e identidad genética entre las 
diferentes razas evaluadas (1.-Pollo, 2.-Pira, 3.-Pira Naranja, 4.-Clavo, 5.-Güirua, 6.-
Cariaco, 7.-Sabanero, 8.-Montaña, 9.-Amagaceño, 10.-Común, 11.-Costeño, 12.-Negrito 
13.-Puya, 14.-Puya Grande, 15.-Chococeño, 16.-Andaquí 17.-Yucatán, 18.-Maíz Harinoso 
Dentado) con el estimador genético de Nei (1978). 
 
La mayor distancia genética fue para la raza “Montaña”, “Güirua” y “Pollo”, este fenómeno 
puede estar causado por el origen y distribución de las razas, la raza “montaña” se 
encuentra distribuida a lo largo de la cordillera central, teniendo como puntos de 
concentración los departamentos de Antioquia y Nariño, mientras que la raza “Güirua” se 
encuentra solo en las zona cercanas a la sierra de Santa Marta, departamento de 
Magdalena. Así al no tener una amplia distribución geográfica disminuye el flujo genético 
asiéndolas distantes genéticamente del resto de la población, en cuanto la raza Pollo la 
distancia genética está asociada al hecho de ser una raza primitiva y al limitado nivel de 
introgresión que presenta esta raza. 
 
Tabla 11.  Distancias genéticas éntrela 18 razas evaluadas. Identidad genética 
(encima de la diagonal) y distancia genética (debajo de la diagonal) (Nei, 1978). 
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El dendrograma para las 18 razas evaluadas, fue construido mediante el método UPGMA 
(Figura 10) y con un bootstrapp de 1000 repeticiones, realizado con el programa MEGA 
6.0.5. El cual mostró un alto porcentaje de loci que soporta la formación de los nodos 
(Figura 10-11) el dendrograma muestra tres grupos con una tendencia a la conformación 
de complejos raciales (razas primitivas, introducidas e hibridas) como las definidas por 
Roberts en la década del 50. Sin embargo existen dentro de los grupos introgresión de 
razas no pertenecientes al grupo racial y esto puede deberse a la historia evolutiva en 
común. 
 
Figura 10.  Dendrograma de distancia genética calculado con el índice de Nei (1978) 
construido con el método de UPGMA para los 18 razas evaluadas, representadas así 
▲=Híbridas ■=Introducidas ●=Primitivas. 
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3.5.4 Análisis de varianza molecular 
 
De acuerdo con los resultados obtenidos por el análisis de varianza molecular, se observó 
un porcentaje de variación entre grupos del 12% y dentro de grupos 88%, lo que indica 
que gran parte de la diversidad genética se encuentra dentro de las razas, esta variación 
genética se debe a la gran diversidad de las razas de maíces criollos e indígenas 
evaluadas y a la diferencia entre individuos que conforman un grupo.  
 
Los resultados de varianza molecular (AMOVA) coinciden con otros estudios realizados.  
Lopez y otros (2010) evaluaron el polimorfismo isoenzimatico de poblaciones de maíz en 
México, encontrando que gran parte de la diferenciación genética (Gst) se encontraba 
dentro de las poblaciones (88%)  y solo el 12 % se encontró entre ellas, (Hartings et al. 
2008)  en sus estudios relacionados con marcadores dominantes (AFLP) registra mayor 
grado de variación dentro de las poblaciones (74.1%).  
 
Tabla 12.  Análisis de varianza molecular (AMOVA) para las razas evaluadas y 
utilizando los datos obtenidos de siete marcadores microsatélites. 
 
Fuente de variación  GL* SC MS Est. Var. % 
Entre grupos 17 539,864 31,757 3,032 12% 
Dentro degrupos 41 901,407 21,986 21,986 88% 
Total 58 1441,271  25,018 100% 
*Grados de libertad (GL), suma de cuadrados (SC), cuadrado medio (CM). 
 
3.5.5 Análisis de diversidad genética por departamentos 
 
Se hizo teniendo en cuenta los departamentos donde fueron colectadas las introducciones 
(Tabla 13). A partir estas 11 agrupaciones, se evaluó la heterocigosidad esperada y el 
porcentaje de loci polimórficos para cada grupo. 
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Tabla 13.  He y porcentaje de loci polimórficos por departamentos. 
 
Orden Población He %P 
1 Antioquia 0,150±0,018 38,9% 
2 Atlántico 0,168±0,017 50,0% 
3 Cauca 0,112±0,017 27,1% 
4 Chocó 0,139±0,017 38,9% 
5 Córdoba 0,211± 0,018 59,3% 
6 Cundinamarca 0,203±0,017 61,8% 
7 Magdalena 0,187±0,017 55,9% 
8 Nariño 0,186 ± 0,018 55,0% 
9 Nte de Santander 0,164±0,017 55,9% 
10 Tolima 0,169 ± 0,017 50,0% 
11 Valle 0,146±0,018 39,8% 
 Media 
0,167 48,4% 
 S2 0,005 3,26% 
 
Los tres departamentos con los valor más alto de He fueron: Córdoba (0,211± 0,018), 
Cundinamarca (0,203±0,017), Magdalena (0,187±0,017), Nariño (0,186 ± 0,018) y 
Tolima (0,169 ± 0,017), el valor más bajo fue el departamento de Cauca (0,112±0,017). 
Los niveles de polimorfismo más altos se presentaron en los departamentos de Córdoba 
(59,32%), Cundinamarca (61,86%), Magdalena (55,93%), Tolima (50,00%) y Nariño 
(55,08%). El valor más bajo de polimorfismo se presentó en el departamento del cauca 
con (27,12%), como se observa en Tabla 13. Estos resultados indican que los cinco 
departamentos presentaron los valores de mayor diversidad genética, posiblemente 
porque a nivel de razas presentes en los departamentos anteriormente mencionados, son 
muy variadas. Otro factor importante en la diversidad de los maíces criollos en Colombia 
es la identidad cultural, la selección de caracteres de interés y el uso de la tierra. En el 
departamento de Córdoba se encuentran tres tribus indígenas (Embera, Katio, Zenú), 
Cundinamarca (Muisca), Magdalena (Arhuaco, Chimila, Kogüi, Wiwa), y Nariño (Embera, 
Siapidora, Inga, Kofan, Pastos), la selección de caracteres de interés por las comunidades 
y su integración con la agricultura de subsistencia y autoconsumo principalmente ha 
permitido la formación de razas con usos autóctonos, adaptadas a sus necesidades. 
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Finalmente, la creación de nichos ecológicos ha permitido al maíz su adaptación a las 
condiciones edafoclimáticas. 
Las introducciones provenientes del departamento del Cauca obtuvieron los valores más 
bajo de heterocigosidad, esto se puede explicar por qué solo hubo dos observaciones en 
la colección, esto implica que al haber un número bajo de individuos se verá reflejado en 
valores de heterocigocidad bajos.  
 
3.5.6 Relación entre departamento utilizando frecuencias alélicas 
 
El dendograma (Figura 13) obtenido a partir del patrón de bandas generados al analizar, 
muestra que de acuerdo con la distancia genética de las razas en los departamentos 
donde se realizaron las colectas se formaron dos grupos, un conglomerado (grupo A) 
donde encontramos los departamentos de Antioquia, Córdoba, Atlántico, Magdalena, 
Tolima, Cundinamarca, Norte de Santander y Nariño. Este agrupamiento muestra un alto 
flujo de semilla influenciado principalmente por los departamentos ubicados en la costa 
norte colombiana y la zona andina-centro. Es de resaltar que la costa norte es una de las 
regiones que posee una gran cantidad de variedades criollas de maíz, es también una de 
las regiones con mayor diversidad de estés cultivo en el país (diagnóstico de maíces 
criollos de Colombia - región Caribe). La asociación del departamento de Nariño con la 
zona andina centro, puede estar influenciada principalmente por el cultivo de la raza 
Capio (Figura 13).  
 
El segundo conglomerado (grupo B) se agrupó los departamentos de Chocó, Cauca y 
Valle del Cauca. El distanciamiento de Chocó del resto del grupo, puede deberse al tipo 
de agricultura contrastante y a la razas adaptadas a condiciones climáticas extremas 
(altas pluviosidad y temperatura) (Roberts, Grant, Ramírez-E, Hatherway, & Smith, 1957; 
Hernández & Alanís, 1970)  
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Tabla 14.  Distancias genéticas entre los 11 departamentos de los sitios de muestreo 
de maíz.  Nei's, 1972. Identidad genética (encima de la diagonal) y distancia genética 
(debajo de la diagonal) 
ID 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 
1 **** 0.8835 0.8453 0.8305 0.8855 0.9040 0.9150 0.9296 0.8780 0.9073 0.8592 
2 0.1238 **** 0.8774 0.8884 0.9206 0.9208 0.9417 0.9271 0.9255 0.9100 0.9136 
3 0.1681 0.1308 **** 0.8243 0.8525 0.8601 0.8944 0.8694 0.8496 0.8507 0.8716 
4 0.1857 0.1184 0.1932 **** 0.8632 0.8977 0.8888 0.8953 0.9221 0.8937 0.8409 
5 0.1216 0.0827 0.1596 0.1471 **** 0.9157 0.9312 0.9054 0.8976 0.9113 0.8791 
6 0.1009 0.0825 0.1507 0.1079 0.0880 **** 0.9587 0.9403 0.9516 0.9641 0.8774 
7 0.0888 0.0601 0.1116 0.1179 0.0712 0.0422 **** 0.9400 0.9415 0.9572 0.8974 
8 0.0730 0.0757 0.1399 0.1105 0.0994 0.0616 0.0618 **** 0.9281 0.9366 0.8914 
9 0.1301 0.0774 0.1630 0.0811 0.1080 0.0497 0.0603 0.0746 **** 0.9430 0.8506 
10 0.0972 0.0943 0.1617 0.1124 0.0929 0.0366 0.0437 0.0655 0.0587 **** 0.8570 
11 0.1517 0.0904 0.1374 0.1732 0.1289 0.1308 0.1082 0.1149 0.1618 0.1543 **** 
 
En la Tabla 14 se muestran los datos para distancias e identidad genética de los 
departamentos evaluados así:   (1.-Antioquia, 2-.atlántico, 3-.Cauca, 4.- Chocó ,5.-
Córdoba ,6.-Cundinamarca, 7.-Magdalena ,8.-Nariño ,9.-Norte de Santander ,10.-Tolima 
,11.-Valle del Cauca) los datos fueron calculados con el estimador genético de Nei (1978). 
 
Figura 11.  Árbol de distancias no sesgada de Nei, utilizando el método de 
agrupamiento UPGMA. 
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3.5.7 Análisis de varianza molecular 
 
Este método se usó para verificar si existe diferenciación de las poblaciones de acuerdo a 
los sitios geográficos donde se tomaron las observaciones en la colección. Se asumió que 
cada uno de los 11 departamentos correspondía a una población separada. El análisis de 
varianza molecular para los 11 departamentos (Tabla 15) muestra que la variación 
existente en la colección obedece a diferencias propias de las accesiones dentro de cada 
uno de los grupos (96%) (Figura 14). Está alta variación podría indicar la existencia de 
sub-poblaciones dentro de cada grupo de diferentes procedencias El 4% restante se debe 
al componente de varianza genética entre grupos. 
 
Tabla 15.  Análisis de varianza molecular para los 11 Departamentos evaluados. 
 
Fuente de variación  GL* SC MS Est. Var. % 
Entre Departamentos 10 295,026 29,503 1,070 4% 
Dentro de Departamento 44 1064,901 24,202 24,202 96% 
Total 54 1359,927  25,272 100% 
*Grados de libertad (GL), suma de cuadrados (SC), cuadrado medio (CM). 
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3.5.8 Coeficiente de diferenciación genética (Fst) 
 
Se realizó la estimación del índice de fijación (Fst) para verificar la existencia de 
diferenciación genética. La evaluación de las razas de maíces criollos e indígenas de la 
colección del 50, reveló la existencia de un alto grado de diferenciación genética (Fst) 
(Wright, 1978), con un valor de 0,49 (S.D. 0.0171) lo cual es indicativo que la población 
del 50 estudiada mantuvo un limitado intercambio genético, lo que permite su 
diferenciación y por lo tanto una alta variabilidad entre razas. La alta estructura genética 
de la población del 50, puede estar influenciada por el tamaño de las poblaciones el cual 
ha sido pequeño, ya que la cultura del maíz, durante siglos ha estado arraigada a la 
agricultura de subsistencia y autoconsumo. En estos espacios, la deriva genética es 
intensa y por el contrario la migración o el flujo genético es poco o limitado. El tiempo 
también es un factor importante ya que permite la fijación de estos caracteres.  
 
3.6 Población 2008  
 
3.6.1 Análisis de diversidad genética por raza 
 
Se realizaron 10 agrupaciones teniendo en cuenta el concepto de “raza”, así se agrupan 
aquellos individuos que comparten características en común, los análisis de diversidad 
obtenidos a través de GenAlEx 6.5 (2012). En donde se registraron los valores de He y 
polimorfismos más altos en las razas “Montaña, Común, Puya, Sabanero, Costeño” 
(0,297, 0,298, 0,293, 0,291, 0,29) con porcentajes de polimorfismo (88,14%, 87,29%, 
88,14%, 86,44%, 90,68%). Valores superiores de He y Polimorfismo a los encontrados en 
la colección 1950 evaluada, esto nos indican los procesos de mejoramiento y selección 
continuos que se han dado a través del tiempo y dirigidas por las comunidades 
campesinas e indígenas que resguardan tan importante recurso fitogenético, la selección 
ha permitido la acumulación de caracteres y genes de interés, como los observados en la 
década del 50 por Roberts et al. (1970) en algunas razas; Como “montaña” reúne genes 
de diámetro grande, del sabanero y los genes para la longitud, de pira naranja, “Común”  
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alto rendimiento, “Puya” precocidad, “Sabanero” resistencia a enfermedades de tipo 
fúngico, con una amplia distribución en las zonas altas colombianas y progenitor de una 
gran cantidad de razas, “Costeño” amplia distribución. Estos caracteres en la actualidad 
persisten como lo observado en la caracterización morfológica de las razas criollas e 
indígenas evaluadas por Rojas et al. (2013 por publicar.) Las características genéticas 
encontradas en estas razas criollas e indígenas son de gran interés para ser introducidas 
en un programa de mejoramiento debido a su estabilidad agronómica adquirida durante 
su proceso de adaptación en los suelos colombianos. 
 
 
  
Tabla 16.  He y porcentaje de loci polimórficos por razas 2008 
 
ORDEN RAZA He %P 
1 Cacao 0,102±0,016 24,58% 
2 Capio 0,126±0,018 30,51% 
3 Cariaco 0,126±0,020 52,54% 
4 Chococeño 0,049±0,012 11,86% 
5 Clavo 0,119±0,017 28,81% 
6 Comun 0,298±0,016 87,29% 
7 Costeño 0,290±0,015 90,68% 
8 Montaña 0,297±0,016 88,14% 
9 Puya 0,293±0,016 88,14% 
10 Sabanero 0,291±0,016 86,44% 
 
Mean 0,208 58,90% 
 
S2 0,006 10,23% 
 
 
Por lo contrario las razas “Capio, Cariaco, Clavo, Cacao, Chococeño” presentaron los 
valores más bajos de He (0,126, 0,126, 0,119, 0,102, 0,049) y polimorfismo (30,51%, 
52,54%, 28,81%, 24,58%, 11,86%). Estos valores pueden estar influenciados por el 
tamaño de las muestras empleadas en esta evaluación.  
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3.6.2 Análisis de agrupamiento 
 
A partir de las distancias genéticas se generó el dendograma (Figura 15), para conocer la 
estructura del agrupamiento de las razas de maíz evaluadas, para ello se empleó 
nuevamente el coeficiente de Dice Nei-Li (1978). Mediante el método de clasificación 
UPGMA (Figura 15), el cual muestra los agrupamientos de las 101 introducciones de Z. 
Mays criollas e indígenas colombianos, representantes de la colección UNAL – ICA 2008.  
 
El dendrograma muestra la diversidad genética entre razas, dónde se observa que en la 
población de estudio existe una alta variabilidad, un valor amplio de similitud de DICE 
(UPGMA) 0.25 a 1 reafirman nuevamente la existencia de una alta variabilidad entre las 
razas analizadas y la posible conformación de sub-razas. 
 
Figura 12. Dendrograma obtenido con el coeficiente de similitud de Dice Nei-L. (Nei, 
Estimation of average heterozygosity and genetic distance from a small number of 
individuals, 1978) 
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3.6.3 Distancia genética 
 
La Tabla 17  muestra los datos para distancias e identidad genética entre las diferentes 
razas evaluadas (1.-Cacao, 2.- Capio, 3.-Cariaco, 4.-Chococeño, 5.-Clavo, 6.-Comun, 7.-
Costeño, 8.-Montaña, 9.-Puya, 10.-Sabanero) con el estimador genético de Nei (1978). 
 
La mayor distancia genética se observó en “Cacao y Costeño” dos razas con una 
estrecha historia evolutiva, mientras las razas “Chococeño, Clavo, Común, Montaña y 
Puya” presentaron menor distancia genética, dejando ver la historia evolutiva que 
presentan este conjunto de razas, posiblemente tal cercanía se deba a las hibridaciones 
por la cual se han originado cada una de ellas.  “Clavo” ha tenido mucha influencia sobre 
otras razas como Puya, también pudo haber sido el progenitor de Montaña y este a su 
vez el de Capio, Amagaceño, Común y Yucatán. “Común” es un Costeño suficientemente 
modificado, mediante procesos de hibridación con razas de regiones más altas, 
“Montaña” posible progenitor de la raza Común, “Puya” raza originada a partir de la 
razas Clavo por un maíz cilíndrico dentado. El agrupamiento de la raza “Chococeño” no 
es claro ya que en la actualidad hay poca información que explique su origen.   
 
Tabla 17. Distancias genéticas éntrela 18 razas evaluadas (Nei, 1972). Identidad genética 
(encima de la diagonal) y distancia genética (debajo de la diagonal) 
 
ID 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 
1 **** 0.8051 0.7714 0.8357 0.8445 0.8793 0.8410 0.8444 0.8396 0.7946 
2 0.2168 **** 0.8261 0.9214 0.9257 0.9267 0.7750 0.9399 0.9380 0.8476 
3 0.2595 0.1910 **** 0.8777 0.8555 0.8711 0.7377 0.8718 0.8743 0.8206 
4 0.1794 0.0818 0.1305 **** 0.9707 0.9692 0.7984 0.9774 0.9632 0.8587 
5 0.1690 0.0773 0.1561 0.0297 **** 0.9765 0.8008 0.9812 0.9719 0.8731 
6 0.1286 0.0761 0.1380 0.0313 0.0237 **** 0.8197 0.9805 0.9641 0.8880 
7 0.1732 0.2549 0.3042 0.2251 0.2222 0.1988 **** 0.8164 0.8030 0.7386 
8 0.1691 0.0620 0.1373 0.0228 0.0190 0.0197 0.2029 **** 0.9709 0.8949 
9 0.1748 0.0640 0.1344 0.0375 0.0285 0.0366 0.2193 0.0295 **** 0.8940 
10 0.2299 0.1653 0.1978 0.1524 0.1357 0.1188 0.3030 0.1111 0.1121 **** 
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Figura 13.  Árbol de distancias no sesgada de Nei, utilizando el método de 
agrupamiento UPGMA y con un bootstrapp de 1000 repeticiones, realizado con el 
programa MEGA 6.0.5. Éste mostró un alto porcentaje de loci que soporta la formación de 
los nodos de distancia genética calculado con el índice de Nei (1978), construido con el 
método de UPGMA para los 18 razas evaluadas, representadas así:▲=Híbridas 
■=Introducidas. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 (1) Cacao
 (7) Costeño
 (2) Capio
 (4) Chococeño
 (5) Clavo
 (6) Comun
 (8) Montaña
 (9) Puya
 (10) Sabanero
 (3) Cariaco
2
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3.6.4 Análisis de varianza 
De acuerdo con los resultados obtenidos por el análisis de varianza molecular, se observó 
un porcentaje de variación entre grupos del 3% y dentro de grupos 97%, lo que indica que 
gran parte de la diversidad genética se encuentra dentro de las razas. Esta variación 
intraespecífica encontrada es posible que se encuentre estrechamente relacionada a la 
adaptación por la cual ha tenido que atravesar a causa del cambio climático. 
 
Tabla 18.  Análisis de varianza molecular (AMOVA) para las razas 2008 evaluadas y 
utilizando los datos obtenidos de siete marcadores microsatélites. 
 
Fuente de variación  GL* SC MS Est. Var. % 
Entre  9 262,210 29,134 0,688 3% 
Dentro  
90 2044,550 22,717 22,717 97% 
Total 99 2306,760 
 
23,406 100% 
*Grados de libertad (GL), suma de cuadrados (SC), cuadrado medio (CM). 
 
3.6.5 Análisis de diversidad genética por departamentos 
A partir estas 19 agrupaciones, se evaluó nuevamente la heterocigosidad esperada (He) y 
el porcentaje de loci polimórficos (%P) para cada grupo. 
 
El análisis de los datos correspondientes permitió determinar que los departamentos con 
el valor más alto de He se presentó en Norte de Santander (0,281± 0,018), Boyacá 
(0,277±0,017) Magdalena (0,258±0,018), Tolima (0,255± 0,017), Cauca (0,252± 0,019), 
el valor más bajo de He se presentó en el Departamento de Chocó (0,049±0,012). Los 
niveles de polimorfismo más alto se presentaron en los departamentos de Norte de 
Santander (78,81%), Boyacá (77,97%), Tolima (77,97%), Cauca (66,95%), Magdalena 
(72,03%), el valor más bajo de polimorfismo nuevamente se presentó en el departamento 
del Chocó con (11,86%), como se observó en la Tabla 19. 
 
La colección 2008 evaluada se observó mediante los valores de He un aumento en la 
diversidad genética para los departamentos de atlántico, Antioquia, Cauca, Córdoba, 
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Cundinamarca, Magdalena, Norte de Santander, Tolima, Valle, con relación a los 
departamentos evaluados en 1950 (Figura 19). 
 
Figura 14.  Comparación de He en departamentos 
 
 
 
Al contrario, para el departamento del Chocó se presentó un nivel de He y %P más bajo, 
mostrando una evidente perdida de diversidad genética. Estos valores están asociados al 
desplazamiento por especies con un mayor impacto económico, como lo es el caso del 
chontaduro (Torres & Reyes, 1997). También algunos caracteres negativos en las razas 
cultivadas (número de granos por mazorca, número de mazorcas por planta, longitud,  
peso y diámetro de la mazorca, número de hileras, gramos por hilera)  afectan la 
producción y el rendimiento (Martinez, Reyes, & Martinez, 2000). A su vez, estas variables 
hacen que se afecte la aceptación por las comunidades, generando la disminución en la 
diversidad  y pérdida de raza. 
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Tabla 19.  He y porcentaje de loci polimórficos por departamentos para Z. mays. 
 
Orden Población He %P 
1 Antioquia 0,220±0,019 60,17% 
2 Atlántico 0,216±0,019 55,93% 
3 Bolívar 0,109±0,017 26,27% 
4 Boyacá 0,277±0,017 77,97% 
5 Cauca 0,252± 0,019 66,95% 
6 Cesar 0,170±0,017 50,00% 
7 Chocó 0,049±0,012 11,86% 
8 Córdoba 0,251±0,017 77,97% 
9 Cundinamarca 0,236± 0,017 77,12% 
10 Guajira 0,167±0,018 43,22% 
11 Huila 0,219± 0,019 60,17% 
12 Magdalena 0,258±0,018 72,03% 
13 Nariño 0,169±0,018 44,07% 
14 Nte de Santander 0,281± 0,018 78,81% 
15 Putumayo 0,222±0,019 59,32% 
16 Santander 0,143± 0,018 36,44% 
17 Sucre 0,088±0,016 21,19% 
18 Tolima 0,255± 0,017 77,97% 
19 valle 0,251±0,018 70,34% 
 Media 0,202 56,20% 
 S2 0,004 4,78% 
 
3.6.6 Relación entre departamento utilizando frecuencias alélicas 
 
El análisis de agrupamientos (Figura 20) no muestra una correlación exacta con la 
distribución geográfica de las razas evaluadas, esto se puede deber a una amplia 
movilidad de materiales y a la manipulación del hombre.  Nuevamente se evidencia la 
notable influencia de las razas provenientes de la costa norte, sobre los materiales de la 
zona andina-centro y la región pacífica.  
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Figura 15.  Árbol de distancias no sesgada de Nei, utilizando el método de 
agrupamiento UPGMA. 
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Tabla 20.  Distancias genéticas entre los 11 departamentos de los sitios de muestreo de maíz. Identidad genética (encima 
de la diagonal) y distancia genética (debajo de la diagonal)  (Nei, 1972) 
  
3.6.7 Análisis de varianza molecular (AMOVA) 
 
 
Tabla 21.  Análisis de varianza molecular para los 101 Departamentos evaluados. 
 
Fuente de variación GL SC MS Est. Var. % 
Entre Departamentos 18 630,063 35,003 2,732 12% 
Dentro de 
Departamento 82 1703,719 20,777 20,777 88% 
Total 100 2333,782 
 
23,509 100% 
P=0,001 
 
3.6.8 Coeficiente de diferenciación genética (Fst) 
 
La evaluación de las razas de maíces criollos e indígenas de la colección del 2008, revelo la 
existencia de un alto grado de diferenciación genética (Fst), con un valor de Fst 0,2429 (S.D. 
0,0127), sin embargo es un valor inferior al observado en la colección de 1950 la cual presento un 
Fst 0,4914 (S.D. 0.0171). Valor que indica un aumento en el flujo genético entre los individuos y 
poblaciones, esto se puede deber a la apertura de rutas e intercambio de materiales y la adaptación 
de razas por las comunidades en los últimos año. 
 
 
 
  
 
4. Conclusiones  
Los marcadores RAMs demostraron eficiencia en la detección de polimorfismo y 
diversidad, en general para la colección 1950 se detectaron razas con He bajas, valor 
asociado principalmente al sistemas de siembra pequeños, a un alto flujo genético al 
interior de la parcela de siembra y a la selección de razas con usos especiales, en 
comparación con la colección UNAL- ICA 2008 presentó un aumento significativo de 
diversidad en algunas de las razas (Clavo, Sabanero, Montaña, Comun, Costeño, Puya). 
 
La varianza molecular en las dos colecciones, permitió determinar que gran parte de la 
diversidad genética se encontraba dentro de las razas, esta variación intraracial es de 
gran importancia en los procesos de adaptación que ha tenido el maíz en Colombia en 
los últimos años.  
 
Los análisis de diversidad genética permitieron establecer los departamentos con mayor 
diversidad genética de maíces criollos e indígenas entre ellos: Atlántico, Antioquia, 
Cauca, Córdoba, Cundinamarca, Magdalena, Norte de Santander, Tolima, Valle.  
 
Este estudio revela que el manejo dado a través de los diferentes sistemas de siembra 
por los comunidades indígenas y campesinas ha contribuido con el aumento de la 
diversidad genética en los maíces criollos e indígenas en Colombia.   
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A. ANEXO 1: Colección 1950, lista de introducciones 
empleadas en el análisis  
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B. Anexo 2. Colección 2008 Unal/Ica, lista de 
introducciones empleadas en el análisis. 
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C. Anexo 3. Extracción del ADN 
Se empleó el protocolo de Doyle y Doyle (1990), como material de partida para la 
extracción del DNA se utilizó laminas foliares frescas, las cuales no presentaban daños 
mecánico ni enfermedades, se maceraron aproximadamente 0,6 g del tejido, se añadió 7 
ml de buffer de extracción precalentado a 65 ºC, 10 minutos, las muestras fueron 
Incubadas por 20 minutos a 65 ºC donde se mezclaron por inversión cada 5 minutos, se 
añadió 500μl de cloroformo, y se mezcló por 5 minutos por inversión, se realizó una 
separación de las fase por centrifugación a 13000 r.p.m 5 minutos , la fase acuosa se 
removió  a un nuevo tubo y de descarto el precipitado, el volumen rescatado se lavó con  
500 μl de isopropanol  y se adiciono  300 μl de acetato de amonio, se mezcló por 
inversión. se dejó incubar a -20ºC durante toda la noche, trascurrida la incubación se 
centrifugo a 10000 r.p.m  10 minutos descartando el sobrenadante , el pellet obtenido se 
lavó con etanol al 70%: 250 μl , se centrifugo a 10000 r.p.m  5 minutos, el sobrenadante 
se descartó, se secó el pellet colocando los tubos invertidos en una servilleta estéril  bajo 
la cámara de flujo laminar. El pellet obtenido se suspendió en 100 μl TE 1X , se agregó 
2μl de RNasa (10mg/ml) incubada a 37ºC 20 minutos. Por ultimo las alícuotas de DNA se 
almacenaron a -50ºC en el banco de DNA de la Universidad Nacional de Colombia- 
Palmira.   
 
 
  
D. Anexo 4. Establecimiento del 
banco de ADN. A: Conservación del 
ADN en cadena de frio para su 
ubicación B: Información de 
trazabilidad de las introducciones C: 
Ubicación en las muestras en los 
rack divididos por colores D: 
Ubicación los rack con las muestras 
en las casillas E: Colección de ADN 
establecida en el laboratorio de 
Genética a -50 °C. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  
E. Anexo 5 A. Polimorfismo 
marcador CCA en poliacrilamida 
teñido en bromuro de etidio 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  
F. Anexo 5B. Polimorfismo 
marcador AG en poliacrilamida 
teñido en bromuro de etidio. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  
G. Anexo 5C. Polimorfismo 
marcador CA en poliacrilamida 
teñido en bromuro de etidio. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  
H. Anexo 5D Tinción con sales de 
plata y conservación de geles en 
papel celofán.  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  
 
I. Anexo 6. Diagrama resumido de la 
metodología a utilizada, se puede 
observar un resumen de la 
metodología a utilizar en la 
investigación. A: Material vegetal; B: 
Extracción de ADN;C: Cuantificación y 
verificación de la calidad del ADN; D: 
Visualización del ADN en geles de 
agarosa; E: Prueba y amplificación de 
marcadores moleculares; F: 
Visualización en geles de 
poliacrilamida; G: Construcción de 
matrices; H: Estimación de parámetros 
de diversidad; I: Análisis de 
distribución. 
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